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摘 要 : 与 静态 PPI 网 络 相 比 ， 动 态 PPI 网 络 更 能 体现 蛋白 质 之 间 相 互 作用 的 真实 情况 ， 并 有 效 降 低 PPI 网 络 中 的 假 
阴性 。 现 有 的 关键 蛋白 质 预测 方法 主要 应 用 在 静态 PPI 网 络 ， 和 忽视 了 PPI 网 络 的 动态 特性 。 为 有 效 预 测 关 键 蛋 白质 ， 
利用 基因 表达 数据 提取 有 蛋白质 的 动态 信息 ， 再 结合 静态 PPI 网 络 构建 动态 PPI 网 络 ， 然 后 引入 GO 术语 对 网 络 加 权 ， 
并 基于 动态 加 权 PPI 网 络 提 出 一 种 新 的 预测 方法 -DWE。 该 方法 以 蛋 和 白质 在 动态 网 络 中 的 动态 加权 边 之 和 与 蛋白 质 在 
动态 网 络 中 出 现 的 次 数 的 比值 衡量 蛋白 质 在 网 络 中 的 关键 性。 实验 结果 表明 动态 加 权 PPI 网 络 有 助 于 提高 关键 蛋白 质 
的 预测 精度 ， 且 DWE 方法 优 于 其 他 几 种 关键 蛋白 质 预测 方法 。 
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Novel algorithm prediction of essential proteins based on dynamic weighted PPI network 


Yang Shuxin, Lu Jihua, Tang Darong 
(school of information engineering Jiangxi University of Science and Technology, Ganzhou 341000, China) 


Abstract: Compared with static PPI network, the dynamic PPI network can reflect the real situation of interactions among 
proteins and effectively reduce the false negation in PPI network. Most of the existing methods are based on static PPI network, 
which neglect the inherent dynamics of PPI network. To effectively predict the essential proteins, the dynamic information of 
proteins is extracted from gene expression data and integrate with static PPI network to construct dynamic PPI, then weighting 
the interaction between proteins based on GO term similarity and introduce a new method named DWE. This method assesses 
the important of one protein through the ratio of the sum of the dynamic weighted edge connecting this protein and the number 
of temporal networks that contain this protein The result shows that dynamic weighted PPI network help to improve the 
prediction accuracy of essential proteins and DWE outperforms other methods. 


Key Words: dynamic network; essential proteins; GO terms; dynamic weighted PPI network 


部 平均 联通 性 (Local Average Connectivity, LAC)ISURI 4[ Ja; rp tp 
(Neighbor Centrality, NC)MI 等 基于 拓扑 特征 的 预测 方法 , 及 融合 
关键 蛋白 质 是 生命 活动 的 必需 和 蛋白质。 识别 关键 蛋白 质 不 ” 生物 信息 的 关键 蛋白 质 预 测 方法 ， 如 Pech, DWC, 
仅 有 助 于 理解 生命 活动 ， 而 且 对 药物 设计 及 疾病 治疗 上 具有 习 UDoNCI2 等 。 同 时 ，2016 年 ， 催 春 等 03 在 已 有 的 CPPK 模型 
要 意义 。 生 物 研究 者 通过 生物 实验 预测 关键 蛋白 质 , 但 花费 高 、 中 引入 LDA 模型 预测 关键 和 蛋 白质。 同年 ， 杨 莉 萍 等 0 结合 边 
效率 低 ， 且 只 适用 于 部 分 生物 体 。 因 此 ， 研 究 人 员 提 出 一 系列 聚集 系数 和 随机 游 走 模型 进行 关键 蛋白 质 识 别 。 目 前 ， 对 动态 
的 计算 方法 识别 关键 和 蛋白质， 以 提高 预测 效率 ， 降 低 成 本 。 PPI 网 络 的 研究 主要 集中 在 蛋白 质 复 合 物 和 功能 模块 的 挖掘 ， 

网 有 的 关键 蛋白 质 预 测 方法 依据 PPI 网 络 的 不 同 可 以 分 为 针对 关键 蛋白 质 检测 方法 的 研究 还 不 多 。2015 4E, Xiao ISUK 
基于 静态 PPI 网 络 的 关键 蛋白 质 识别 和 基于 动态 PPI 网 络 的 关 ” 据 时 间 序 列 模型 构建 动态 PPI 网 络 ， 并 将 六 种 现 有 的 关键 蛋 
键 蛋白 质 识别 。 基 于 静态 PPI 网 络 的 预测 方法 主要 有 度 中 心性 ” 质 预测 方法 应 用 于 动态 PPI 网 络 。 与 基于 静态 PPI 网 络 的 预测 
(Degree Centrality, DOC) 路、 介 数 中 心性 (Betweenness Centrality, 方法 相 比 ， 该 方法 考虑 了 PPI 网 络 的 动态 特性 对 预测 结果 的 影 
BCJBI、 接 近 度 中 心性 (Closeness Centrality, CC) 由、 子 图 中 心性 响 ， 但 忽略 了 PPI 网 络 中 假 阳 性 和 假 阴 性 的 影响 。 为 降低 假 阳 
(Subgragh Centrality, SC)?! 、 特 征 向 量 中 心性 (Eigenvector ”性 和 假 阴 性 的 影响 ， 本 文 在 考虑 PPI 网 络 动态 特性 的 基础 上 结 
Centrality, EC)!I、 信 息 中 心性 (Information Centrality, IC), J 合 蛋 白质 功 能 相似 性 构建 一 种 新 的 动态 加 权 PPI 网 络 (dynamic 
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有 不 同 的 表达 水 平 ， 
的 阔 值 判断 09。 本 文采 用 蛋白 质 的 平均 
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图 1 动态 网 络 构建 过 程 


车 因 表达 谱 包 含 各 个 和 蛋白质 3 个 代谢 周期 (每 个 周期 12 个 
时 刻 ， 共 36 个 时 刻 ) 的 表达 水 平 数据 。 每 个 和 蛋白质 的 平均 表达 
水 平 可 表示 为 : 
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i 时 刻 出 存在 相互 作用 。 


质 的 平均 表达 水 了 
在 每 个 时 刻 的 活性 状态 
中 的 相互 作用 是 否 存在 。 
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0 otherwise 


FEF 后 ， 依 据 基 因 表达 谱 类 
， 以 确定 各 时 刻 PPI 网 络 
对 于 静态 PPI 网 络 中 的 相互 作用 
状态 ， 那 么 viu 之 间 在 
可 用 公式 表示 为 : 
1 tG »T,tLG »T, 


在 ;时 刻 的 表达 值 ， 工 表示 


Q) 


ChinaXiv 合 作 其 
一 种 基于 动态 加 权 PPI naX! 关键 蛋白 质 识 另 


na 


杨 书 新 ， 等 : 
X QD 中 ， e;(v,u) =1 表 示 相 互 作 | 1 e(v,u) 在 i 时 刻 存在 。 


反之 ， 则 不 存在 。 

上 述 方法 构建 的 动态 PPI 网 络 包 含 36 个 不 同 的 瞬 态 PPI 网 
络 ,每 个 瞬 态 网 络 都 包含 不 同 的 活性 蛋白 质 和 不 同 的 相互 作用 。 
动态 PPI 网 络 可 形式 化 定义 如 下 : 

定义 1 动态 PPI 网 络 DG= { G,G,,…,G,,…,G, }，1 表示 
时 刻 数 ，G,= CV, E ) Ze i EZB PPI 网络，V = {vva 
表示 ;时 刻 处 于 活性 状态 的 蛋白 质 集合 ， ={e,e,,…,e,,} K 
示 i 时 刻 蛋 白质 相互 作用 的 集合 ，m=|E|。 

以 图 1 为 例 说 明 动 态 网 络 的 构建 过 程 .静态 PPI 网 络 中 A、 
B 之 间 存 在 相互 作用 ， 且 在 1、3、4 三 个 时 刻 同时 处 于 活性 状 
态 。 那 么 A、B 之 间 的 相互 作用 仅 在 1、3、4 三 个 时 刻 出 现 。 
静态 PPI 网 络 中 E、C 之 间 存 在 相互 作用 ， 但 在 任 一 时 刻 ，E 
C 的 活性 状态 都 不 相同 。 因 此 ， 在 任 一 时 刻 , E. C 之 间 的 相互 
作用 都 不 存在 。 尽 管 F、D 在 时 刻 7 同时 处 于 活性 状态 ， 然 而 
在 静态 PPI 网 络 中 ， 它 们 之 间 不 存在 相互 作用 ， 因 此 F、D 之 
间 在 该 时 刻 不 存 在 相互 作用 。 
1.2 动态 PPI 网 络 加 权 
基于 对 关键 蛋白 质 的 分 析 ， 关 键 蛋白 质 倾向 于 成 复出 现 ， 
且 蛋 白质 的 关键 性 与 相互 作用 的 可 靠 程 度 之 间 关 系 密切 。 本 文 
同时 考虑 蛋白 质 拓扑 特征 和 生物 特征 ， 采 用 GO 语义 相似 性 和 
边 聚 集 系 数 衡 量 相互 作用 的 可 靠 程 度 。 
相互 作用 的 可 靠 程度 可 通过 蛋白 质 之 间 的 功能 相似 性 评价 。 
两 个 蛋白 质 之 间 的 功能 相似 性 越 高 , 其 相互 作用 越 可 靠 。GO R 
语 是 对 基因 的 功能 进行 注释 的 结构 化 自然 语言 。 研 究 证 实 ， 两 
个 蛋白 质 之 间 的 共有 GO 术语 越 多 ， 它 们 的 生物 功能 越 相似 。 
因此 ， 和 蛋白 质 间 相 互 作用 的 可 靠 性 可 通过 它们 在 GO 术语 上 的 
功能 相似 性 进行 评价 。 

4 GO (vy ) 表示 蛋白 质 v 


“Vin } 
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JA 


的 GO 注释 信息 组 成 的 集合 ， 


GO sim 表示 两 个 蛋白 质 的 GO 语义 相似 性 。 那 么 两 个 蛋白 质 v 
和 之 间 的 功能 相似 性 计算 公式 如 下 : 
GO sim v.a) -20 6000] Q) 
一 IGO() v GO()| 


X G) P, Go(v) e GOGO 表示 v 和 ww 的 共同 GO 术语 集 
Ro GO() Uu GO(u) 表示 存在 于 vy 或 u 的 GO 术语 集合 。 
关键 蛋白 质 不 仅 与 相互 作用 的 可 靠 性 有 关 ， 而 且 往往 成 
出 现 。 边 聚集 系数 作为 PPI 网 络 的 一 个 重要 拓扑 特征 ， 它 
可 以 描述 蛋白 质 之 间 相互 作用 的 重要 程度 ， 还 可 评估 蛋白 质 之 
Md ie 且 能 够 较 好 的 识别 PPI 网 络 中 的 关键 蛋 
白质 U7。 边 聚集 系数 的 计算 公式 如 下 : 


tan(v,u) 
min(d(v) —l,d(u) —1) 


XX OD 中 ，tan(v,u) 表示 v 和 共同 参与 构成 的 三 角形 个 
Zo dav) Fl aqu) 分 别 表示 v 和 zz 的 邻居 节点 个 数 。 

定义 2 动态 加 权 PPI 网 络 DWG= {Gi,G,,…,G,} ，1 表示 时 
刻 数 ，G={V,E,WE} 是 i 时 刻 的 加 权 PPI 网 络 ， 


ECC( v,u )= 


y 1 


Y ij 


P) 
9 


a 


0300 


i 


- 


:2018 


IV: 


™W 


in 


录用 稿 


V; = {vv in 
E, - (e, 65. 


WE, = {we,, We; 
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] 权 值 计 算 公 式 如 下 : 
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对 于 动态 


计算 每 条 边 的 权 值 , 然后 对 瞬 态 网 络 G, 中 任意 节点 w ， 
v, 相连 边 的 权 值 之 
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hinaXiv; 例 作 期 和 Aa 
算法 循环 的 以 式 (5) 
计算 与 
和 。 算 法 第 3) PPI 网 络 中 的 所 
权 PPI 网 络 中 的 DWE 评分 ， 并 按照 


意 瞬 态 网 络 G,， 


步 对 


质 进行 降序 排列 。 在 4) 步 返回 
质 作 为 DWE 算法 预测 的 天 个 关键 蛋 


排序 后 的 前 天 个 
白质 。 


和 蛋白质 的 关键 性 可 根据 蛋白 质 在 2.2 节 构 建 的 动态 加 权 
PPI 网 络 中 的 评分 判定 。 由 于 瞬 态 网 络 中 的 活性 蛋白 质 都 各 不 人 
相同 ， 所 以 在 计算 蛋白 质 的 评分 时 会 将 其 在 动态 加 权 PPI 网 络 ”2.1 实验 数据 
中 出 现 的 次 数 考虑 在 内 。 和 蛋白 质 的 评分 DWE 为 各 个 瞬 态 网 络 由 于 酵母 蛋白 质 相 互 作用 网 络 和 关键 蛋白 质数 据 都 具有 较 
中 该 蛋白 质 与 其 邻居 节点 之 间 权 值 之 和 与 其 在 动态 网 络 中 出 现 高 的 完整 性 和 可 靠 性 ， 因 此 本 文选 择 酵母 蛋白 质 相 关 数 据 集 验 
的 次 数 之 比 。 其 计算 公式 为 : 证 本 文 方法 的 有 效 性 。 实 验 用 到 的 相关 数据 描述 如 下 : 

36 (1) 酵母 蛋白 质 交 互 作 用 网 络 (Protein-Protein Interaction, 

2. 25 WE Qua (©  PPD X DIP 数据 库 n8l1。 其 中 包含 5093 个 蛋白 质 ，24743 个 

DWE(v) =Ż 1 ueN;(v) ~ r1 | Du | 
jet) 相互 作用 。 

式 (6) F, N) 表示 在 ;时 刻 对 应 的 瞬 态 网 络 中 节点 v 的 (2) 标准 关键 蛋白 质数 据 可 通过 整合 MIPSU?I, SGD, 
邻居 节点 集合 WE (v,uw) 表示 在 i 时 刻 对 应 的 瞬 态 网 络 节点 v DEGË! SGDPU?14 个 数据 库 的 数据 得 到 , 包含 关键 蛋白 质 1285 
和 节点 站 之 间 边 的 权 值 ; fre(v) 表示 动态 网 络 中 包含 节点 v 的 个 ， 其 中 出 现在 酵母 PPI 网 络 中 的 仅 有 1167 个 。 

瞬 态 网 络 的 个 数 ， 即 节点 在 动态 网 络 中 出 现 的 次 数 。 G) 酵母 基因 表达 谱 来 源 于 NCBI 基因 表达 综合 网 站 中 

本 文 根 据 每 个 蛋白 质 的 DWE 值 ， 将 所 有 的 蛋白 质 按照 编号 为 GSE3431 的 数据 。 它 以 一 个 mxn 和 矩阵 的 形式 存储 ， 甜 
DWE 值 进行 降序 排列 。DWE 值 越 高 的 蛋白 质 ， 排 名 越 靠 前 ， 阵 中 的 每 一 个 值 表 示 某 个 蛋白 质 在 某 个 时 刻 的 表达 水 平 。 基 因 
越 可 能 是 关键 蛋白 质 ,将 排序 后 的 前 K 个 蛋白 质 输出 作为 DWE ”表达 谱 包 含 6740 个 基因 产物 的 表达 水 平 数据 。 其 中 有 4981 个 
方法 识别 出 的 候选 关键 蛋白 质 。K 是 动态 加 权 PPI 网 络 中 包含 基因 产物 出 现在 酵母 PPI 网 络 中 。 
关键 蛋白 质 的 个 数 。DWE 方法 的 伪 代 码 描述 如 下 : (4) 酵母 蛋白 质 GO 注释 信息 下 载 自 基因 本 体 数 据 库 人 ?24 

DWE 算法 : (2016 年 12 月 24 日 的 版 本 ), 它 主要 包括 三 部 分 : 生物 过 程 、 


Input: Static PPI network G, gene expression data GED, GO 


annotation GOA, K 


Output: the top K Ranked proteins by DWE value in descent 


order 


Construct dynamic PPI network DG - (G,.G,.---. 


according to the formula(1) and (2) 


For each G epG do 


For each e (v,u)eE, do 


compute GO sim (yj) 


compute ECC (y) 


compute WE(v,u) 


end for 


for each v; €V, do 


compute the sum of WE(v;,u) 


end for 


end for 


G,} based on GED 


a) Compute the DWE of all nodes by formula (6) 


b) Return the top K ranked proteins according to their DWE 


values 


DWE 算法 第 1) 步 根 ] 


nt 


白质 的 基因 表达 数据 和 静态 PPI 


网 络 构建 动态 PPI 网 络 。 第 2) 步 实现 动 态 PPI 网 络 的 加 权 ， 


分 子 组 件 和 分 子 功 能 
2.2 ”实验 结果 


为 验证 动态 加 权 PPI 网 络 的 效果 和 评估 DWE 方法 
效率 ， 本 文 设计 了 两 组 实验 进行 对 比分 析 。 其 中 


不 同 的 PPI 网 络 数据 ， 包 括 静 态 PPI 网 络 (Static PPI Network, 


SPPIN)、 


APPIN) 及 本 文 构 建 的 动态 加 权 PPI 


Xiao 等 上 


构建 


PPI Network, DWPPIN )。 


心性 


法 、 


性 方法 预测 关键 蛋 
检测 方法 、 
然后 与 本 文 提 

“ 刀 切 法 ”及 敏感 度 、 


的 识别 
j 三 种 


组 使 


的 动态 PPI 网 络 (Active PPI Network, 
网 络 (Dynamic Weighted 
并 在 每 种 PPI 网 络 上 ， 分 别 应 用 中 心 


质 。 


出 的 DWE 


融合 了 生物 信 ， 


另 一 组 编程 实现 现 有 的 七 种 经 典 的 中 
息 的 Pec, WDC 和 UDoNC 方法 
方法 进行 对 比 。 并 采用 “排序 -筛选 ” 


特异 性 等 指标 评估 实验 结果 。 


2.2.1 PPI 网 络 对 检测 效果 的 影响 


的 重要 怕 


HF DC. LAC, NC 分 别 从 邻 


三 个 不 同 的 角度 衡量 蛋白 质 在 网 络 中 的 重 


居 个 数 、 邻 居 的 重要 性 和 边 
的 重要 性 ， 因 此 
质 检测 方法 。 图 2 给 出 了 这 三 种 


选择 这 三 种 方法 作为 关键 蛋白 
方法 在 不 同 PPI 网络 中 识 


别 关 键 蛋 


白质 的 数量 .从 图 2 可 看 出 ， 


与 静态 PPI 网 络 相 比 ， 动 态 加 权 网 络 的 检测 结果 明显 提高 了 很 


取 前 600 个 作为 


络 的 正确 率 提 高 了 2096. 


加 权 PPI 


网 络 和 动态 PPI 


民选 关键 蛋白 质 时 ， 动 态 加 权 PPI 网 
尽管 在 候选 关键 蛋白 质 较 少时 ， 动 态 
网 络 的 识别 正确 率 非 常 接 近 ， 然 而 随 
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着 候选 关键 蛋白 质 的 增加 ， 动 态 加 权 PPI 网 络 的 识别 正确 率 逐 白质 的 检测 效果 。 
渐 优 于 动态 PPI 网 络 。 因 此 动态 加 权 PPI 网 络 能 够 提高 关键 蛋 
100 TE srr P Tag spp PESMI N 
E APPIN 3 APPIN E] APPIN 
‘3 80 DWPPIN S DWPPIN 9 200 DWPPIN 
E Evo Em 
y E: 8 
ET E § 150 
5 2 100 E 
M 所 “S 100 
E E E 
È 20 5 5 E so 
E [zl t=] 
E 9 9 
E E 
a0 0 0 
5 DC LAC NC DC LAC NC DC LAC NC 
(a) top100 (b) top 200 (a) top300 
E 300 [ srr 2 A00 EH SPPIN 2 [ SPPIN 
E APPIN * APPIN 'S 400 APPIN 
$ 250 DWPPIN ? DWPPIN E DWPPIN 
£ & 300 £g 
E 200 F E 300 
$ P F 
$ 150 E 200 E 255 
EL E E 
100 
3 E 8 
0 0 0 
DC LAC NC DC LAC NC DC LAC NC 
(d) top 400 (e) top 500 (f) top600 
图 2 在 三 种 不 同 的 PPI 网 络 中 三 种 方法 识别 关键 和 蛋白质 的 数 
2.2.2“ 排 序 -筛选 ?法 分 析 七 种 经 典 的 中 心性 方法 中 的 NC 识别 效果 最 好 。 与 NC 相 比 ， 


“排序 -筛选 ”法 的 具体 做 法 是 : 对 所 选 的 测度 参数 , 计算 DWE 的 识别 正确 率 分 别提 高 了 28.12%、15.72%、15.90%、 
蛋白 质 网 络 中 每 个 蛋白 质 节 点 的 相应 测度 值 ， 并 将 蛋白 质 节点 。 11.52%、8.41%、6.62%。 同 时 ,与 融合 生物 信息 的 识别 方法 PeC、 
按照 测度 值 由 大 到 小 进行 排序 ， 选 取 排 序 靠 前 的 蛋白 质 作 为 预 ”WDC、UDoNC 相 比 ， 当 候选 关键 蛋白 质 不 超过 25% 时 ,DWE 
测 的 关键 蛋白 质 ， 然 后 与 已 知 的 关键 蛋白 质数 据 集 比 对 ， 从 而 ”仍然 有 比较 明显 的 优势 。 虽 然 随 着 候选 关键 蛋白 质 的 增加 ， 
得 到 该 测度 参数 识别 出 的 关键 蛋白 质数 目 。 本 实验 中 ， 分 别 选 ”DWE 的 优势 逐渐 减弱 ， 但 当选 取 25% 的 蛋白 质 为 候选 关键 蛋 
取 排 序 在 前 1%、5%、10%、15%、20%、25% 的 蛋白 质 作 为 候 白质 时 ，DWE 的 识别 正确 率 仍 然 有 所 提高 。 这 时 ，DWE 的 识 
选 关键 蛋白 质 。 别 正确 率 提高 了 8.21%、2.47%、1.22% 相 比 于 PeC、WDC、 

图 3 为 11 种 方法 的 关键 蛋白 质 识别 结果 。 从 图 3 可 看 出 UDoNC. 
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图 3 11 种 方法 在 不 同样 本 容量 中 预测 的 关键 蛋白 质数 目 


2.2.3 其 他 评估 方法 分 析 4 通过 刀 切 法 列 出 了 各 方法 关键 蛋白 质 的 预测 结果 。 图 4 中 ， 
为 更 细致 的 评估 DWE 方法 的 性 能 ， 本 文 引入 “ 刀 切 法 ”对 ”和 X 轴 表示 累计 候选 关键 蛋白 质数 量 ，Y 轴 表 示 累 计 真 实 关 键 蛋 
比分 析 DWE 方法 与 其 他 十 种 中 心性 测度 方法 的 预测 结果 。 图 白质 数量 。 刀 切 法 曲线 下 方 的 面积 用 于 对 比 各 个 方法 的 性 能 ， 
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面积 越 大 说 明 识 别 率 越 高 。 从 图 4 可 看 出 ， 与 DC、BC、EC、 别 率 优 于 PeC. 同时 从 图 4(b) 看 出 , DWE 的 识别 率 高 于 WDC 
SC, IC, NC 和 CC HH, DWE 具有 最 好 的 识别 率 。 从 图 4 (a) fll UDoNC 两 种 方法 。 
看 出 ,DWE 曲线 明显 位 于 PeC 曲线 的 上 方 ， 这 说 明 DWE 的 识 
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图 4 刀 切 法 曲线 图 


此 外 ， 本 文采 用 敏感 度 CSN)、 特 异性 CSP) FWE CF- 能 够 识别 出 更 多 的 关键 蛋白 质 。 


measure)、 正 确 率 (ACC)、 阳 性 预测 值 (PPV) 和 阴性 预测 值 表 1 DWE 和 其 他 几 种 中 心性 测度 的 各 个 评价 指标 的 比较 
(NPV) 这 六 个 评估 指标 对 各 个 方法 的 性 能 进行 评估 。 其 计算 Methods SN SP PPV NPV Fmeasure ACC 
公式 如 下 : DC 0.4002 0.8217 0.4002 0.8217 0.4002 0.7251 
SN = TP (7) IC 0.4002 0.8217 0.4002 0.8217 0.4002 0.7251 
ESSEN EC 0.3676 0.8120 0.3676 0.8120 0.3676 0.7102 
SP- TN (8) SC 0.3676 0.8120 0.3676 0.8120 0.3676 0.7102 
INEKE BC 0.3505 0.8069 0.3505 0.8069 0.3505 0.7023 
PPV = TP (9) CC 0.3548 0.8082 0.3548 0.8082 0.3548 0.7043 
TERRE NC 0.4353 0.8321 0.4353 0.8321 0.4353 0.7412 
NPV = TN (10) PeC 0.4362 0.8324 0.4362 0.8324 0.4362 0.7416 
INEEN WDC 0.4619 0.8400 0.4619 0.8400 0.4619 0.7534 
2x SN x PPV (11) UDoNC 0.4653 0.8411 0.4653 0.8411 0.4653 0.7550 
ALII DWE 0.4685 0.8441 0.4685 0.8441 0.4685 0.7594 
Me TN A m | 
式 CD - (12) P, p 表示 被 预测 为 关键 蛋白 质 的 关键 重 参考 文献 : 
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